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145322501 gb I AF3878Q8. II AF387808 Synthetic construct HCV . 
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1645 


0. 


0 


1637 


0. 


0 


1637 


0. 


0 


1637 


0. 


0 


1637 


0. 


0 


1566 


0. 


0 


125_1 


0. 


0 




0. 


0 


1201 


0. 


0 


llil 


0. 


0 


1185 


0. 


0 


1178 


0. 


0 


1178 


0. 


0 


1178 


0. 


0 


1160 


0. 


0 




0. 


0 


11T2 


0. 


0 


1086 


0. 


0 


1080 


0. 


0 


1033 


0. 


0 


1017 


0. 


0 


1017 


0. 


0 


1007 


0. 


0 





121396905 


Iqb 


IAF511778. 


1 1 


qi 


121396923 


|qb 


IAF511796. 


Ij 


qi 


121396913 


|qb 


IAF511786. 


1| 


qi 


121396925 


|qb 


IAF511798. 


1| 


qi 


121396924 


Iqb 


IAF511797. 


1 1 


qi 


121396910 


Iqb 


IAF511783. 


11 


qi 


1 21396908 


Iqb 


1 AF511781. 


Ij 


qi 


1 21396906 


Iqb 


1 AF511779. 


1 1 


qi 


121396927 


Iqb 


IAF511800. 


1| 


qi 


121396919 


Iqb 


IAF511792. 


1| 


qi 


121396916 


igb 


IAF511789. 


1| 


qi 


121396907 


Iqb 


IAF511780. 


1| 


qi 


121397007 


Iqb 


IAF511880. 


1| 


qi 


21396929 


Iqb 


IAF511802. 


1| 


qi 


21396928 


Iqb 


IAF511801. 


1| 


qi 


21396914 


Iqb 


IAF511787. 


11 


qi 


21396904 


Iqb 


IAF511777. 


1 1 


qi 


21396902 


Iqb 


IAF511775. 


1| 


qi 


50235321 


jqb 


|AY65i061. 


1 1 


qi 


53801794 


Iqb 


IAY746706. 


1 1 


qi 


21396922 


iqb 


IAF511795. 


1| 


qi 


21396920 


Iqb 


IAF511793. 


1| 


qi 


21396918 


Iqb 


IAF511791. 


1] 


qi 


21396909 


qb 


IAF511782. 


i 1 


qi 


53801896 


qb 


IAY746757. 


1| 


qi 


21396903 


qb 


IAF511776. 


11 


qi 


21396901 


qb 


IAF511774. 


11 


qi 


53801804 


qb 


IAY746711. 


Ij 


qi 


21396917 


qb 


IAF511790. 


1 1 


qi 


53801808 


qb 


IAY746713. 


1| 


qi 


21397033 


qb 


AF511906. 


1 1 


qi 


21397032 


qb 


AF511905. 


1 1 


qi 


21396926 


qb 


AF511799. 


1| 


qi 


21396921 


qb 


AF511794. 


1| 


qi 


21396930 


qb 


AF511803. 


1| 


qi 


53801798 


qb 


AY746708. 


11 


qi 


53801788 


qb 


AY746703. 


Ij 


qi 


53801906 


qb 


AY746762. 


1| 


qi 


53801900 


qb 


AY746759. 


1 1 


qi 


21396911 


qb 


AF511784. 


1 1 


qi 


21397012 


qb 


AF511885. 


11 


qi 


21397005 


qb 


AF511878. 


1 1 


qi 


21396855 


qb 


AF511728. 


i 1 


qi 


53801998 


qb 


AY746809. 


1 1 


qi 


53801976 


qb 


AY746798. 


1| 


qi 


21397031 


qb 


AF511904. 


11 


qi 


21397009 


qb 


AF511882. 


1| 


qi 


21397003 


qb 


AF511876. 


1| 


qi 


53802167 


qb 


AY746894. 


11' 


qi 


53802163 


qb 


AY746892. 


1 1 


qii 


53801790 


qb 


AY746704. 


1| 


qi| 


213970251 


qb 


AF511898. 


1 1 


qi| 


21396912! 


qb 


AF511785 . 


1 1 


qi| 


21396871 


qb 


AF511744. 


1 1 


qi| 


53801898 1 


qb 


AY746758. 


Ij 


qi| 


538018941 


qb 


AY746756. 


1| 


qi| 


538018901 


qbj 


AY746754. 


1| 


qi| 


53801884 1 


qb| 


AY746751. 


1| 


qi| 


213970341 


qbj 


AF511907. 


1| 


qi| 


213970041 


qbj 


AF511877. 


1| 



Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF52 p. . . 


963 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF70 p. . . 


955 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF60 p. . . 


955 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF72 p. . . 


948 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF71 p. . . 


948 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF57 p. . . 


948 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF55 p. . . 


948 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF53 p. . . 


948 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF74 p. . . 


944 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF66 p. . . 


942 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF63 p. . . 


942 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF54 p. . . 


942 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF154 . . . 


940 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF76 p. - . 


940 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF75 p. . . 


940 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF61 p. . . 


940 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF51 p. . . 


940 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF49 p. . . 


"940 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


Khajal. . . 


938 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #10-e po. - . 


936 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF69 p. . . 


934 


0, 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF67 p. . . 


934 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF65 p. . . 


934 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF56 p. . . 


934 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-7 po. . . 


934 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF50 p. . . 


932 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF48 p. . . 


932 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #10-j po. . . 


928 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF64 p. . . 


926 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #10-1 po. . . 


926 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF180 . . . 


924 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF179 . . . 


924 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF73 p. . . 


924 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF68 p. . . 


924 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF77 p. . . 


920 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #10-g po. . . 


920 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #10-b po... 


920 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-12 p. . . 


918 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-9 po. . . 


91? 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF58 p. . . 


916 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF159 . . . 


910 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF152 . . . 


910 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF2 pa. . . 


910 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #18-12 p. . . 


9T0 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #18-1 po. . . 


910 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF178 ... 


908 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF156 . . . 


908 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF150 . . . 


908 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #25-10 p. . . 


908 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #25-8 po. . . 


908 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #10-c po. . . 


904 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF172 . . . 


902 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF59 p. . . 


9_g2 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF18 p. . . 


902 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-8 po. . . 


902 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-6 po. . . 


902 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-4 po. • . 


902 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-1 po . . . 


902 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF181 . . . 


900 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate 


XF151 . . , 


900 


0. 


0 





1 21396996 |qb|AF511869. 


1| 


qi 


1 53802165 |qb|AY746893. 


1| 


qi 


153802092 |qb|AY746856. 


1| 


qi 


53801984 |qb| AY74 6802. 


1| 


qi 


21396883|qb|AF511756. 


1| 


qi 


21396866 |qb|AF511739. 


11 


qi 


538017 86 |Qb|AY74 67 02. 


1| 


qi 


21397024|qblAF511897. 


1| 


qi 


21397022 1 qb|AF511895. 


1| 


qi 


21397021 |qb|AF511894. 


1| 


qi 


21396915 |qb|AF511788. 


1| 


qi 


21396879|qb|AF511752. 


1| 


qi 


21396873 1 qb | AF511746. 


1 1 


qi 


53801988|qb|AY746804. 


1 1 


qi 


53801904 |qb|AY746761. 


1| 


qi 


53801892|qb|AY746755. 


11 


qi 


53802171 |qb|AY746896. 


11 



Hepatitis 


C 


virus 


isolate XF143 . . . 


900 


0. 


0 


Hepatitis 


C 


virus 


clone #25-9 po. . . 


900 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #23-cl8 . . . 


898 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #18-5 po. . . 


898 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF30 p. . . 


896 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF13 p, . . 


896 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #10-a po. . . 


896 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF171 . . . 


394 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF169 . . . 


394 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF168 . . . 


894 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF62 p. . . 


894 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF26 p. . . 


894 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


isolate XF20 p . . . 


894 


0 . 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #18-7 po. . . 


894 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-11 p. . . 


894 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #14-5 po... 


894 


0. 


0 


Hepatitis 


c 


virus 


clone #25-12 p. . . 


892 


0. 


0 



Alignments 



mm 



□ >q i [ 329 87 3 | qb | M62321 . 1 1 HP CPLYPRE O Hepatitis C virus polyprotein precursor (HCV-1) xaRl 
Length = 9401 

Score = 1645 bits (830), Expect =0.0 
Identities = 833/834 (99%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 1550 

Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I I M I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1551 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 1610 

Query : 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I. I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1611 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 1670 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1671 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 1730 



Query : 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1731 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 1790 



Query: 376 



ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 



I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1791 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 1850 

Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M i I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1851 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1911 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 1970 



Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 

Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2031 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 2090 

Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 2150 

Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 r 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 M 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct: 2151 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 2210 

Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2211 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 2270 

Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagacagggacaggtccgag 2324 



□ > qi| 14532250|qb|AF387808.1 jAF387 8QS Synthetic construct HCV type la/lb chimera mutant 
complete cds 
Length = 9609 

Score = 1637 bits (826), Expect =0.0 
Identities = 832/834 (99%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 1550 



Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct : 1551 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 1610 



Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1611 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 1670 



Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1671 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 1730 



Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1731 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 1790 



Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1791 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 1850 



Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1851 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 



Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1911 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 1970 



Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 



Query : 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 n I I I I I I I I I I I 

Sbjct: 2031 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 2090 



Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 2150 



Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 2210 



Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2211 tacactatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagctgcc 2270 



Query : 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 2324 



□ > cfi 1 14532248 I qb I AF387807.il AF387807 Synthetic construct HCV type la/lb chimera polyprc 

cds 

Length = 9693 



Score = 1637 bits (826), Expect =0.0 
Identities = 832/834 (99%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 1550 

Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1551 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 1610 

Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I I I I I I M I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1611 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 1670 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I I I I I 11 I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1671 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 1730 

Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1731 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 1790 

Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1791 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 1850 

Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 1851 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1911 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 1970 

Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 



Query: 616 



tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 



675 



Sbjct: 2031 



I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 



2090 



Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 2150 

Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 2210 

Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2211 tacactatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagctgcc 2270 

Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 2324 



□ > qi 1 145322461 qb I AF387806, II AF387806 Synthetic construct HCV type la polyprotein mRNA, 
Length = 9646 

Score = 1637 bits (826), Expect = 0.0 
Identities = 832/834 (99%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 1550 

Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1551 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 1610 

Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1611 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 1670 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1671 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 1730 

Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1731 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 1790 



Query: 376 



ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



Sbjct: 1791 



ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 



1850 



Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

I I I I I I I I I i I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1851 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1911 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 1970 

Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 

Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2031 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 2090 



Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 2150 



Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 2210 

Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2211 tacactatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagctgcc 2270 

Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1.1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 2324 



□ > qi 1 145322 44 I qb I AF387805 ■ 1 1 AF387805 Synthetic construct HCV type la/lb chimera polyprc 
cds 

Length = 9609 

Score = 1637 bits (826), Expect =0.0 
Identities = 832/834 (99%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 1550 



Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



Sbjct: 1551 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 1610 

Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1611 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 1670 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1671 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 1730 

Query : 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1731 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 1790 

Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 
Sbjct: 1791 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 1850 

Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 
Sb j ct : 1851 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1911 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 1970 

Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 

Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
Sbjct: 2031 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 2090 

Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 2150 

Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 2210 

Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I 
Sbjct: 2211 tacactatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagctgcc 2270 

Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 2324 



□ > qi I 8926244 | qb | AF271632 . 1 1 AF271632 Hepatitis C virus polyprotein gene, complete cds 
Length = 9618 

Score = 1566 bits (790), Expect = 0.0. 
Identities = 823/834 (98%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatctgttagcttcctc 1550 

Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1551 gcaccaggcgccaagcagaatgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 1610 

Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

II I II I II II I I I I II I II II II II II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1611 agcacggccctgaactgcaatgatagccttaacaccggctggttggcagggcttttctat 1670 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I II I I I I I I II I I I I II II II I II I II I M I I I I I II I I I I I I II II I I I I M I I II 
Sbjct: 1671 caccacaagttcaactcttcaggctgccctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 1730 

Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I II II II II I I II II I I II II I I I I I I I II I I I I I I II II I I I II II I I I I 
Sbjct: 1731 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 1790 

Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

I I II I I I I I I II II I I II II I II I I I II I I I I I I I I II II I I I I I I I I II II II II I I II 
Sbjct : 1791 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 1850 

Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

I II I I I I I I I I II II II I I II I I I I II I I I I I I II II I I II I I II II I I II I I II I I II I 
Sb j ct : 1851 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I II I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I M I I I I I I I I I M 
Sbjct : 1911 gcgcctacctacagctggggtgaaaacgatacggacgttttcgtccttaacaataccagg 1970 

Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 



Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 
Sbjct: 2031 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 2090 



Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 2150 

Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcctggtcgattacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 2210 



Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2211 tacaccatatttaaaattaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagctgcc 2270 



Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 2324 



□ > qi I 329875 I qb I M32084 , 1 1 HPCPOLYP 
Length = 7310 



Hepatitis C virus polyprotein gene^ partial cds 



Score = 1251 bits (631), Expect =0.0 
Identities = 634/635 (99%) 
Strand = Plus / Plus 



Query : 275 caggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttaccgattttgaccagggctggg 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1 caggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttaccgattttgaccagggctggg 



334 



60 



Query: 335 gccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgcccctactgctggcactacc 
I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 61 gccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgcccctactgctggcactacc 



394 



120 



Query: 395 ccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgtggtccggtatattgcttca 454 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 121 ccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgtggtccggtatattgcttca 180 

Query: 455 ctcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggcgcgcccacctacagctggg 514 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 181 ctcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggcgcgcccacctacagctggg 240 



Query : 515 gtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccaggccaccgctgggcaattggt 574 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 241 gtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccaggccaccgctgggcaattggt 300 



Query: 575 
Sbjct: 301 



tcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtgtgcggagcgcctccttgtg 
I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I 
tcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtgtgcggagcgcctccttgtg 



634 



360 



Query: 
Sbjct: 



635 
361 



tcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccactgattgcttccgcaagcatc 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
tcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccactgattgcttccgcaagcatc 



694 
420 



Query: 695 cggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatcacacccaggtgcctggtcg 754 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 421 cggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatcacacccaggtgcctggtcg 480 



Query: 755 actacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaactacaccatatttaaaatca 814 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 481 actacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaactacaccatatttaaaatca 540 



Query: 815 ggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcctgcaactggacgcggggcg 874 

I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 541 ggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcctgcaactggacgcggggcg 600 



Query: 875 aacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 601 aacgttgcgatctggaagacagggacaggtccgag 635 



□ > cfi I 329972 I gb I M62381 . 1 1 HPCST77 Hepatitis C virus polyprotein gene, partial cds 
Length = 2610 

Score = 1217 bits (614), Expect = 0.0 
Identities = 779/834 (93%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I II II I M I I I I I I II 
Sbjct: 1426 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccgcaccacggctgggcttgttggtctcctt 1485 

Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I I I I I I I II I I II I I I II I I I I I I I I I II M II I I I I I I I I I I II I II I I I I II I 
Sbjct: 1486 acaccaggcgccaagcagaacatccaactgatcaacaccaacggcagttggcacatcaat 1545 

Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I II II I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I I I I I I 
Sbjct: 1546 agcacggccttgaactgcaatgaaagccttaacaccggctggttagcagggctcttctat 1605 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I II II I I I II I I I I I I II II I I I I II I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1606 caccacaaattcaactcttcaggctgtcctgagaggttggccagctgccgacgccttacc 1665 

Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I M I I M I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I III 
Sb j ct : 1666 gattttgcccagggctggggtcctatcagttatgccaacggaagcggcctcgacgaacgc 1725 



Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 
Sbjct: 1726 ccctactgctggcactaccctccaagaccttgtggcattgtgcccgcaaagagcgtgtgt 1785 



Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

M II I I II II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I II II I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1786 ggcccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1845 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I II M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1846 gcgcctacctacagctggggtgcaaatgatacggatgtcttcgtccttaacaacaccagg 1905 



Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I M I I I I I I I I I I I I M I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1906 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 1965 



Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I I II II I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1966 tgcggagcgcccccttgtgtcatcggaggggtgggcaacaacaccttgctctgccccact 2025 

Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2026 gattgcttccgcaagcatccggaagccacatactctcggtgcggctccggtccctggatt 2085 



Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I 11 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2086 acacccaggtgcatggtcgactacccgtataggctttggcactatccttgtaccatcaat 2145 

Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I III ,1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct: 2146 tacaccatattcaaagtcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagcggcc 2205 



Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I II II- I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I M I I 
Sbjct: 2206 tgcaactggacgcggggcgaacgctgtgatctggaagacagggacaggtccgag 2259 



□ > qi|2316097|crb|AF009606.1|AF009606 
Length = 9646 



Hepatitis C virus polyprotein gene, complete cds 



Score = 1201 bits (606), Expect =0.0 
Identities = 777/834 (93%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccgcaccacggctgggcttgttggtctcctt 1550 



Query : 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I 
Sbjct : 1551 acaccaggcgccaagcagaacatccaactgatcaacaccaacggcagttggcacatcaat 1610 



Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 
Sbjct: 1611 agcacggccttgaactgcaatgaaagccttaacaccggctggttagcagggctcttctat 1670 



Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1671 cagcacaaattcaactcttcaggctgtcctgagaggttggccagctgccgacgccttacc 1730 



Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct : 1731 gattttgcccagggctggggtcctatcagttatgccaacggaagcggcctcgacgaacgc 1790 



Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

II I II II I II I I I I I II I I I I I I I .1 I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
Sbjct: 1791 ccctactgctggcactaccctccaagaccttgtggcattgtgcccgcaaagagcgtgtgt 1850 



Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I II I I II I I I I II I I I I II I I I I I I I I 
Sbjct: 1851 ggcccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 



Query : 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1911 gcgcctacctacagctggggtgcaaatgatacggatgtcttcgtccttaacaacaccagg 1970 



Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 



Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I II I I I I I I I I II I I I I I I I II I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2031 tgcggagcgcccccttgtgtcatcggaggggtgggcaacaacaccttgctctgccccact 2090 



Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 2091 gattgtttccgcaagcatccggaagccacatactctcggtgcggctccggtccctggatt 2150 



Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcatggtcgactacccgtataggctttggcactatccttgtaccatcaat 2210 



Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct: 2211 tacaccatattcaaagtcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagcggcc 2270 



Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 n 1 1 i 1 1 1 1 1 II II 1 1 1 II 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgctgtgatctggaagacagggacaggtccgag 2324 



□ > qi I 232101 A \ qb I AF011753. 1 1 AF011753 Hepatitis C virus strain H77 pH21 polyprotein gene, 
Length = 9599 

Score = 1193 bits (602), Expect =0.0 
Identities = 776/834 (93%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I M I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I II III I I I I I I II II I I I I I I 
Sbjct: 1491 gaaacccacgtcaccgggggaaatgccggccgcaccacggctgggcttgttggtctcctt 1550 

Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I II I I I I I II I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1551 acaccaggcgccaagcagaacatccaactgatcaacaccaacggcagttggcacatcaat 1610 

Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1611 agcacggccttgaactgcaatgaaagccttaacaccggctggttagcagggctcttctat 1670 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I II I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1671 cagcacaaattcaactcttcaggctgtcctgagaggttgaccagctgccgacgccttacc 1730 

Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 11 I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I III 
Sbjct: 1731 gattttgcccagggctggggtcctatcagttatgccaacggaagcggcctcgacgaacgc 1790 

Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

II I I I I I I I I II I I i I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I M M I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1791 ccctactgctggcactaccctccaagaccttgtggcattgtgcccgcaaagagcgtgtgt 1850 

Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

II I I I M I I I II I M II I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1851 ggcccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1911 gcgcctacctacagctggggtgcaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaacaccagg 1970 

Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 



Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I II I I I 



Sbjct: 



2031 



tgcggagcgcccccttgtgtcatcggaggggtgggcaacaacaccttgctctgccccact 



2090 



Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaaacatccggaagccacatactctcggtgcggctccggtccctggatt 2150 

Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcatggtcgactacccgtataggctttggcactatccttgtaccatcaat 2210 

Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I III I I I I I I II II I I I I I I II I I I I II I I II I I I I I I I I I I I III 
Sbjct: 2211 tacaccatattcaaagtcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagcggcc 2270 

Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I II I II I I II I I II I I I I I I II I I I I I I I M I I I II I I I I I I I I M I I 
Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgctgtgatctggaagacagggacaggtccgag 2324 



□ > qi I 2327 07 0 | qb|AF011751. 1 |AF011751 Hepatitis C virus strain H77 pCV-H77C polyprotein c 
Length = 9599 

Score = 1185 bits (598), Expect = 0.0" 

Identities = 775/834 (92%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 7 6 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I II I I I I I I I M I I I I I I I I I IN 1 I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1491 gaaacccacgtcaccgggggaaatgccggccgcaccacggctgggcttgttggtctcctt 1550 

Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I II I I I II I I II I I I I I I I I I II II I II I II II I I I I II I II II I I II II II I I I 
Sbjct : 1551 acaccaggcgccaagcagaacatccaactgatcaacaccaacggcagttggcacatcaat 1610 

Query: 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1611 agcacggccttgaattgcaatgaaagccttaacaccggctggttagcagggctcttctat 1670 

Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

II I II II I I I I I I I I 1 I I I I I I II I I I I II I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1671 caacacaaattcaactcttcaggctgtcctgagaggttggccagctgccgacgccttacc 1730 

Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct : 1731 gattttgcccagggctggggtcctatcagttatgccaacggaagcggcctcgacgaacgc 1790 

Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

i I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I MINI 
Sbjct: 1791 ccctactgctggcactaccctccaagaccttgtggcattgtgcccgcaaagagcgtgtgt 1850 



Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

II II I M I I II M I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I II I I I II I I I II I I II I II I I I I 
Sbjct: 1851 ggcccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 

Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I II I I II I I I I I I I I I 
Sbjct: 1911 gcgcctacctacagctggggtgcaaatgatacggatgtcttcgtccttaacaacaccagg 1970 

Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I I II I I II II II I I II II M M M M II I I I II I I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 

Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I I III I III II I I I I I I III I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I II I II II I I I I I I 
Sbjct : 2031 tgcggagcgcccccttgtgtcatcggaggggtgggcaacaacaccttgctctgccccact 2090 

Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaaacatccggaagccacatactctcggtgcggctccggtccctggatt 2150 

Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcatggtcgactacccgtataggctttggcactatccttgtaccatcaat 2210 

Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I II I III 
Sbjct: 2211 tacaccatattcaaagtcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagcggcc 2270 

Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I II I I I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcgaacgctgtgatctggaagacagggacaggtccgag 2324 



n > qi I 2327072 I qb I AF011752 . 1 1 AF011752 Hepatitis C virus strain H77 pCV-Hll polyprotein g€ 
Length = 9599 

Score = 1178 bits (594), Expect =0.0 
Identities = 774/834 (92%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 76 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacactgtgtctggatttgttagcctcctc 135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1491 gaaacccacgtcaccgggggaagtgccggccacaccacggctgggcttgttggtctcctt 1550 



Query: 136 gcaccaggcgccaagcagaacgtccagctgatcaacaccaacggcagttggcacctcaat 195 

I I II I II II I II I II I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1551 acaccaggcgccaagcagaacatccaactgatcaacaccaacggcagttggcacatcaat 1610 



Query : 196 agcacggccctgaactgcaatgatagcctcaacaccggctggttggcagggcttttctat 255 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb jet : 1611 agcacggccttgaactgcaacgatagccttaccaccggctggttagcagggctcttctat 1670 



Query: 256 caccacaagttcaactcttcaggctgtcctgagaggctagccagctgccgaccccttacc 315 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1671 cgccacaaattcaactcttcaggctgtcctgagaggttggccagctgccgacgccttacc 1730 



Query: 316 gattttgaccagggctggggccctatcagttatgccaacggaagcggccccgaccagcgc 375 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sb j ct : 1731 gattttgcccagggctggggtcctatcagttatgccaacggaagcggcctcgacgaacgc 1790 



Query: 376 ccctactgctggcactaccccccaaaaccttgcggtattgtgcccgcgaagagtgtgtgt 435 

II I I II I I II II I II II I II I I II I I I I I I II II I I I II I I II I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1791 ccctactgctggcactaccctccaagaccttgtggcattgtgcccgcaaagagcgtgtgt 1850 



Query: 436 ggtccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 495 

II I II II I I I I II I II I I I II M I I M II I I I I I II II I II M I II I M M II M M II 
Sbjct: 1851 ggcccggtatattgcttcactcccagccccgtggtggtgggaacgaccgacaggtcgggc 1910 



Query: 496 gcgcccacctacagctggggtgaaaatgatacggacgtcttcgtccttaacaataccagg 555 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I II I I I I I I I I M I I I I M I I I I I I I I I I I I I 
sbjct: 1911 gcgcccacctacagctggggtgcaaatgacacggatgtcttcgtccttaacaacaccagg 1970 



Query: 556 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 615 

I I II I I II I II I I I I II I I I I I I I I II I I I I I I I I II II II II I I I I II II I I I II I I I I 
Sbjct: 1971 ccaccgctgggcaattggttcggttgtacctggatgaactcaactggattcaccaaagtg 2030 



Query: 616 tgcggagcgcctccttgtgtcatcggaggggcgggcaacaacaccctgcactgccccact 675 

I I I I I I III I I I I I II I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I 1111111111111 
Sbjct: 2031 cgcggagtgcccccttgtgtcatcggaggggtgggcaacaacaccttgctctgccccact 2090 



Query: 676 gattgcttccgcaagcatccggacgccacatactctcggtgcggctccggtccctggatc 735 

I II M II II I I II I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2091 gattgcttccgcaaacatccggaagccacatactctcggtgcggctccggtccctggatt 2150 



Query: 736 acacccaggtgcctggtcgactacccgtataggctttggcattatccttgtaccatcaac 795 

I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2151 acacccaggtgcatggtcgactacccgtataggctttggcactatccttgtaccatcaat 2210 



Query: 796 tacaccatatttaaaatcaggatgtacgtgggaggggtcgaacacaggctggaagctgcc 855 

I I I I I I I I I I I III I I I I I I I M I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct: 2211 tacaccatattcaaagtcaggatgtacgtgggaggggtcgagcacaggctggaagcggcc 2270 



Query: 856 tgcaactggacgcggggcgaacgttgcgatctggaagatagggacaggtccgag 909 

II I I II I I I I I I I I I I I I I III II- I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2271 tgcaactggacgcggggcggacgctgtgatctggaagacagggacaggtccgag 2324 



BLASTN 2.2.10 [OcM9-2004] 



Reference : 

Altschul, Stephen F., Thomas L. Madden, Alejandro A. Schaffer, 
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman (1997), 
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein database search 
programs". Nucleic Acids Res. 25:3389-3402. 

RID: 1115070643-20623-159705274690. BLASTQ2 

Query* I / 

(676 letters) ^f^- ZT^ ^O: 6 

Database: All GenBank+EMBL+DDBJ+PDB sequences (but no EST, STS, 
GSS, environmental samples or phase 0, 1 or 2 HTGS sequences) 
3,090,118 sequences; 13,912,973,737 total letters 



If you have any problems or questions with the results of this search 
please refer to the BLAST FAQs 

Taxonomy reports 



Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence 

jMouse-overto show defline and 
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Sequences producing significant alignments: 



59418 I eiub | X027 63 . 1 1 HBVADW2 Hepatitis b virus genome (ser. 



22530871 1 qb|AY128Q92 . 1 1 Hepatitis B virus clone pEco63, . 
14285166 1 gb I AF305422 . 1 1 AF305422 Synthetic construct Hepa, 

329718 I qh \ J02205 > 1 1 HPBSAG hepatitis b virus surface anti , 



50953648 I qb lAY576426.il 



14485028 |qb|AF363663. II 



41529362 I dbj iAB116081.1j 



41529358|dbi IAB116080.il 



Hepatitis B virus isolate 20026B, 
Hepatitis B virus isolate MEX4c , 
Hepatitis B virus DNA, complete. 
Hepatitis B virus DNA, 
Hepatitis B virus DNA, 
Hepatitis B virus DNA, 
Hepatitis B virus gene for HBsA. 
3892577 I emb I AJ012207 , 1 1 HBV012207 Hepatitis B virus ssAg, . 
15419852 I qb|AF297624. 1 IAF297 624 Hepatitis B virus isolat. 



41529354 I dbj | AB116079.il 



41529350 I dbj | AB116078.il 



complete . 
complete . 
complete. 



62006064 I dbj I AP007263 . 1 j 



58189959|qb|AY738822. 1 | Hepatitis B virus strain Rio HBs . 
228 9173 |qb|U87725. 1 IHBU87725 Hepatitis B virus A24 middl . 

292401 1 qb I L13994 . 1 1 HUMPRECX Hepatitis B virus preS and p. 
26537061 qb I U91820. II HBU91820 Hepatitis B virus isolate 2. 



47499923 | qb| AY603458 . 1 | Hepatitis B virus isolate 59T la. 
47499903 [qb I AY603453. 1 1 Hepatitis B virus isolate 32T la. 
4749987 9 I qb I AY603447 . 1 1 Hepatitis B virus isolate 19T la. 
527440 I emb | Z35717 . 1 1 HBVGEN2 Human hepatitis B virus (adw. 
59416 I emb | V00866 . 1 1 HBVADW Hepatitis B virus complete DNA. 



14517843 I qb I AF369544 . 1 j Hepatitis B virus isolate MEX515. 



Score 


E 


(bits) 


Value 


1312 


0.0 


1312 


0.0 


1312 


0.0 


1312 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


iTm 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1304 


0.0 


1296 


0.0 


1296 


0.0 


1296 


0.0 


1296 


0.0 


1296 


0.0 


1296 


0.0 



qil 14517819(qb|AF369532. 1 | Hepatitis B virus isolate MEX9c ... 1296 0.0 

qil 416074 I emb 1X75666. II HHVBA Human hepatitis virus (genotyp... 12 96 0.0 

qil 183899851 qb|AF462041, 1 1 Hepatitis B virus clone pAM6, co. . . 1296 0.0 

qil 33 000025 I qb lAY344103.il Hepatitis B virus isolate 5-AIII . . . 1296 0.0 

qi I 598 027 97 | qb | AY902775 . 1 1 Hepatitis B virus isolate MTB162... 1296 0.0 

qil 6684100 I qb I AF2 09400. 1 |AF2 09400 Hepatitis B virus isolate... 1296 0.0 

qil 697 9944 |qb|AF222311. 1 |AF222311 Hepatitis B virus isolate... 1296 0.0 

qi I 5818 9957 | qb | AY738 821 . 1 1 Hepatitis B virus strain 3227-79... 1296 0.0 

qil 58189951 |qb|AY738 818. 1 | Hepatitis B virus strain 18720-7... 1296 0.0 

qil 2653714 |qb|U91824. 1 IHBU91824 Hepatitis B virus isolate 1... 1296 0.0 

qi I 5114079 j qb j AF090841 . 1 1 AF090841 Hepatitis B virus strain ... 1296 0.0 

qil 5114074 |qb| AF090840. 1 IAF090840 Hepatitis B virus strain ... IJJie 0.0 

qi I 5114069 |qb|AF090839. 1 IAF090839 Hepatitis B virus strain . . 1296 0.0 

qi I 3462847 j qb | AF083636 . 1 j Hepatitis B virus from patient 2-... 1296 0.0 

qi I 47499911 [ qb | AY603455 . 1 1 Hepatitis B virus isolate 36T la... 1289 0.0 

qil 47499899 | qb | AY603452 . Ij Hepatitis B virus isolate 31T la... 1289 0.0 

qil 41529346 I dbj | AB116077.il Hepatitis B virus DNA, complete... 1239 0.0 

qil 38488595 I dbi IAB126580. 1 1 Hepatitis B virus DNA, complete.... 1289 0.0 

qi I 38000016 1 qb | AY344098 . 1 1 Hepatitis B virus isolate 1-AIII... 1289 0.0 

qi I 6684108 | qb |AF2 09404 . 1 |AF2 09404 Hepatitis B virus isolate... 1289 0.0 

qi I 66840901 qb I AF209395. 1 1 AF2 09395 Hepatitis B virus isolate... 1289 0.0 

qi I 7108612 j qb I AF129506. 1 1 AF129506 Hepatitis B virus S antig. . . 1289 0.0 

qil 5019937 |qb|AF143299. 1IAF143299 Hepatitis B virus clone 7... 1289 0.0 

qil 5818 99531 qb|AY738 819. 1 | Hepatitis B virus strain 10552-8... 1289 0.0 

qil 2289187 | qb | U87732 . 1 1 HBU87732 Hepatitis B virus OOl middl . . . 1289 0.0 

qi I 22 8 91831 qb I U87730. 1 1 HBU8773 0 Hepatitis B virus O04 middl... 1289 0.0 

qi I 22 8 91811 qb I U87729. 1 1 HBU8772 9 Hepatitis B virus P03 middl... 1289 0.0 

qi I 32330514 I qb I AY233280 . 1 j Hepatitis B virus isolate 2 comp. . . 1289. 0.0 

qi I 36938795 I qb I AY311374 . 1 1 Hepatitis B virus isolate BDlOll... 1289 0.0 

qil 3551314 I dbj IAB014370.il Hepatitis B virus genomic DNA, c. . . 1289 0.0 

qil 181466851 dbj |AB064314.1| Hepatitis B virus DNA, complete... 1289 0.0 

qi I 324485791 qb I AY254517. 1 1 Hepatitis B virus isolate 14 pol... 1285 0.0 

qi I 474999551 qb I AY6034 66. 1 1 Hepatitis B virus isolate 15T la... 1281 0.0 

qi I 47499943 | qb I AY6Q3463 . 1 1 Hepatitis B virus isolate IIT la... 1281 0.0 

qi I 47499883 I qb I AY603448.il Hepatitis B virus isolate 23T la... 1281 0.0 

qi I 23194 339 I qb IAF537371 . 1 1 Hepatitis B virus clone 3.4, com... 12 81 0.0 

qi 1 15211900 j emb { AJ309371 . 1 1 HEB309371 Hepatitis B virus comp... 1 281 0.0 

qi I 59455 | emb I X70185 . 1 1 HBVXCPS Hepatitis B Virus X, P and... 1281 0.0 

qi 1 1321823 | emb | Z72478 . 1 1 HBVA317 Hepatitis B virus HBcAg, HB. . . 1281 0.0 

qi 1 12054267 | emb I AJ297882 . 1 1 HEB297882 Hepatitis B virus part... 1281 0.0 

qi 1 12054263 I emb IAJ297880.1 1 HEB297880 Hepatitis B virus part... 1281 0.0 

qi 1 12054259 |emb|AJ297878. 1 IHEB29787 8 Hepatitis B virus part... 1281 0.0 

qi|38Q0003Q| qb|AY3441Q6. 11 Hepatitis B virus isolate 9-AIII... _128_1 0.0 

qi I 38000027 j qb I AY344104 . 1 1 Hepatitis B virus isolate 6-AIII... "1281 0.0 

qi I 7380930 | qb|AF132442 . 1 |AF132 4 42 Hepatitis B virus S antig... 1281 0.0 

qi I 48 8 4 901 1 qb|AF134148 . 1 |AF13414 8 Hepatitis B virus strain ... 1281 0.0 

qi I 48848731 qb I AF134134. 1 IAF134134 Hepatitis B virus strain ... 1281 0-0 

qi I 5019968 | qb I AF143305 . 1 1 AF143305 Hepatitis B virus clone R. . . 1281 0.0 

qi I 5019963 I qb I AF143304 . Ij AF143304 Hepatitis B virus clone H. . . 1281 0.0 

qi I 5019943 j qb I AF143300 . 1 IAF143300 Hepatitis B virus clone 7... 1281 0.0 

qi I 50199311 qb I AF143298.1 1 AF143298 Hepatitis B virus clone 7... 1281 0.0 

qi I 58189955 |qb|AY738820. 1 j Hepatitis B virus strain Wie HBs... 1281 0.0 

qi I 3248 97 4 I qb I AF065111.il AF065111 Hepatitis B virus isolate... 7281 0.0 

qi I 312 8452 | qb I AF061525 . H AF061525 Hepatitis B virus isolate... 1281 0.0 

qi I 58189949 I qb I AY738817 . 1 1 Hepatitis B virus strain Len HBs... 1277 0.0 

qil 47499887 I qb IAY603449.il Hepatitis B virus isolate 24T la... 1273 0.0 

qi I 52353925 | qb I AY707087 . 1 j Hepatitis B virus isolate HBV-Nl . . . 1273 0.0 

qi I 60279582 I dbj IAB205118. 1| Hepatitis B virus DNA, complete... 1273 0.0 

qil 12054257 I emb I AJ297877 . 1 1 HEB297877 Hepatitis B virus part... lill 0.0 

qi|12054253|emb|AJ297875.1|HEB297875 Hepatitis B virus part... 1273 0.0 



qi I 12054251 1 emb | AJ297874 . 1 1 HEB297874 Hepatitis B virus part. 
qil 12Q54235|emb{AJ297866. 1 IHEB297866 Hepatitis B virus part. 
qi 1 12054227 I emb i AJ297862 . 1 1 HEB297862 Hepatitis B virus part. 

qi 127357184 |qb|AY168427 . 1 | Hepatitis B virus isolate ST21 s. 
qi I 436272 |qb|S658 68. 11 S658 68 Pre-S/S...C [duck hepatitis B . 
qi I 7380932 |qb IAF132443. 1 IAF132 4 43 Hepatitis B virus S antig, 

qi I 488 48 991 qb I AF134147. 1 |AF134147 
qil 488 48 93 1 qbiAF134144 . 1|AF134144 
qil 6684106 I qb I AF209403.il AF2094Q3 



Hepatitis B virus strain , 
Hepatitis B virus strain . 
Hepatitis B virus isolate. 
Hepatitis B virus clone W. 
Hepatitis B virus clone R. 



qil 5019984|qblAF143308. 1IAF143308 
qi I 5019979 | qb | AF143307 . 1 1 AF143307 
qi I 5818 9947 | qb | AY738816 . 1 1 Hepatitis B virus strain Wil HBs 
qil 32 48978 |qb|AF065113. 1IAF065113 Hepatitis B virus isolate 
qi I 3462851 1 qb| AF083638 . 1 1 AF083638 Hepatitis B virus from pa 
qil 5114064 j qb | AF090838 . 1 1 AF090838 Hepatitis B virus strain 
qi I 3462849 I qb | AF083637 . 1 j Hepatitis B virus from patient 2- 
qi I 3248984 I qb I AF065116.il AF065116 Hepatitis B virus isolate 
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Alignments 

O >q i I 594 18 j erab | X02763 . 1 1 HBV7UDW2 Hepatitis b virus genome (serotype adw2) 
Length =*T22i 

Score = 1312 bits (662), Expect =0.0 
Identities = 676/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I I I II I II II I I I I I I I I II I I I I 
Sbjct: 1564 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 1623 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I II II I II I II I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 1624 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 1683 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

II I II II I I I I I I I I I II I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I 

Sb j ct : 1684 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 1743 

Query: 18 0 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I II I I II I I I I I II I II I II I I II I I II II I I I I I I I II I I II I I I I I II I I 
Sbjct : 1744 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 1803 



Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1804 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 1863 



Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 



Sbjct: 1864 



M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 



1923 



Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1924 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 1983 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1984 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 2043 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2044 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 2103 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2104 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 2163 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2164 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 2223 

Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2224 tgtctctgggtatacatt 2241 



□ > qi I 22530871 j gb I AY128092 > 1 1 Hepatitis B virus clone pEco63, complete genome 
Length = 3221 

Score = 1312 bits (662), Expect =0.0 
Identities = 676/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 157 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 216 



Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 217 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 276 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 277 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 336 



Query: 180 



tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 



238 



Sbjct: 



337 



tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 



396 



Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 397 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 456 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I t I I 1 I 
Sbjct: 457 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 516 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I 
Sbjct : 517 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 576 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 577 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 636 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 637 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 696 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 697 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 756 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I i I I I I 
Sbjct: 757 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 816 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 817 tgtctctgggtatacatt 834 



□ > qi I 14285166 | qb | AF305422 ■ 1 1 AF305422 Synthetic construct Hepatitis B virus 1.28-mer cv€ 
Length = 4084 

Score = 1312 bits (662), Expect =0.0 
Identities = 676/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1925 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 1984 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1985 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 2044 



Query: 120 
Sbjct: 2045 



tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 



179 



2104 



Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2105 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 2164 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 2165 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 2224 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III II 
Sbjct: 2225 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 2284 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

II I II II I I I I I I I I II I I I I II II II II II I I I II I II II II I I I II I I I I I I I I II II 
Sbjct : 2285 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 2344 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I II II I II I I II II I I I II II I I I I II I I II II I I II I I I I I II I I I II II II II I I I I 
Sbjct: 2345 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 2404 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I II I II II I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I II I I II II I II II I I I I I M I I I I I I I I I 
Sbjct: 2405 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 2464 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I II II I II II II I I I II I I I I I I I II II II II I I I I I M M I I II I I I I I I 
sbjct: 2465 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 2524 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I II II I II I I I I I I I I I I I I II I I I I I II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I 
Sbjct: 2525 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 2584 

Query: 659 tgtctctgggtatacatt 67 6 

I II I II II II II II II II 
Sbjct: 2585 tgtctctgggtatacatt 2602 



□ > qi I 329718 I qb I J02205 . 1 1 HPBSAG hepatitis b virus surface antigen major proteins pi and 
Length =892 

Score = 1312 bits (662), Expect =0.0 
Identities = 676/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I lllllllllllllllllllllllllllllllllll 
Sbjct: 128 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 187 

Query : 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 188 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 247 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 248 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 307 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 308 tcaccaacctGctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 367 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ( I I I I I I 
Sbjct: 368 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 427 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 428 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 487 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 488 tgcaaaacct.gcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 547 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 47 8 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 548 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 607 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 608 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 667 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 668 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 727 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 728 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 787 

Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 788 tgtctctgggtatacatt 805 



□ > qi I 50953 648 | qb iAY57 642 6. 1 1 Hepatitis B virus isolate 20026B[ac] large S protein gene, 
cds 

Length = 1203 

Score = 1304 bits (658), Expect = 0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 523 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 582 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 583 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 642 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I i I I i I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 643 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 702 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 703 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 762 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 2 98 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 763 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 822 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 823 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 882 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 883 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 942 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 943 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 1002 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 1003 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 1062 



Query : 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I 
Sbjct: 1063 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 1122 



Query: 
Sbjct: 



599 
1123 



tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I 
tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 1182 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1183 tgtctctgggtatacatt 1200 



□ > qi 1 14485028 I gb I AF363663 . 1 1 Hepatitis B virus isolate MEX4c SHBs gene, complete cds 
Length =681 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 1 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 60 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 61 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 120 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 121 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 180 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 181 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 240 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 241 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 300 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 301 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 360 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 361 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 420 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 421 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 480 



Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 481 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 540 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 541 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 600 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 601 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 660 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

M I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 661 tgtctctgggtatacatt 678 



O > qi I 41529362 I dbj I AB116081 . 1 1 Hepatitis B virus DNA, complete genome, isolate :HBV-TR3 
Length = 3221 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 155 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 214 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 215 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 274 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 275 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 334 

\ 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 335 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 394 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 395 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 454 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 455 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 514 



Query : 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 



418 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct: 515 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 574 



Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I It I I I 
Sbjct: 575 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 634 



Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 635 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 694 



Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 695 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 754 



Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 755 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 814 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 815 tgtctctgggtatacatt 832 



0> qi| 41529358 I dbj IAB116080.1I Hepatitis B virus DMA, complete genome, isolate : HBV-TR2 
Length = 3221 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 155 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 214 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 215 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 274 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 275 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 334 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 335 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 394 



Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



Sbjct : 



395 



atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 



454 



Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 455 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 514 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 515 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 574 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 575 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 634 

Query : 47 9 t accta tgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 635 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 694 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 695 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 754 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 755 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 814 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 815 tgtctctgggtatacatt 832 



O > qi I 41529354 \ dbj | AB116079 . 1 1 Hepatitis B virus DNA, complete genome, isolate : HBV-TRl 
Length = 3221 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 
Sbjct: 155 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 214 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 215 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 274 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 275 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 334 



Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 
Sbjct: 335 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 394 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 395 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 454 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 455 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 514 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I II I II II II II II II II II III II II II ill III I I I I I 
Sbjct: 515 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 574 



Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

II II II I II I I I II II II I II I II II I I II I I II I I I II I I I II I II I I I I I II I I I I I I 
Sbjct : 575 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 634 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 635 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 694 



Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I II I I I I II I I II I I II I II I I M I I II I M I I I I I I I II I II II II II M I I I I I II 
Sbjct: 695 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 754 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 755 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 814 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 815 tgtctctgggtatacatt 832 



n > qi I 41529350 I dbj j AB116078 , 1 1 Hepatitis B virus DNA, complete genome, isolate : HBV-USA7: 
Length = 3221 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

II II II I I II I I II I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 155 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 214 



Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 215 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 274 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 275 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 334 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I M I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 335 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 394 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 395 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 454 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 
Sbjct: 455 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 514 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418' 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I M I I I I I I Ml I I I I I I 
Sbjct: 515 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 574 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 575 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 634 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 635 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 694 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 695 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 754 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 755 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 814 

Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 815 tgtctctgggtatacatt 832 



□ > ai I 62006064 I dbi IAP0072 63. 11 



polymerase, LHBs 
Length = 3221 



Hepatitis B virus gene for HBsAg, X protein, HBeAg, core 



Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query : 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 n I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I 
Sbjct: 155 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 214 



Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 215 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 274 



Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

1 1 1 1 1 r I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 275 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 334 



Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 335 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 394 



Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 395 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 454 



Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 455 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 514 



Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I.I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 515 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 574 



Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

II 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 II I II 1 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II II I II II I n I II 

Sbjct: 575 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 634 



Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 635 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 694 



Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

M II I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I II I I I II I II II I I I II I I II I I I I I I I I I 
Sbjct: 695 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 754 



Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I M 
Sbjct : 755 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 814 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 815 tgtctctgggtatacatt 832 



□ > ai| 3892577 | emb | AJ0122Q7 . 1 1 HBV012207 Hepatitis B virus ssAg, pol and x genes 
Length = 3221 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 155 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 214 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I U I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 215 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 274 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 
Sbjct: 275 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 334 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 335 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 394 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 395 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 454 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I i i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 455 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 514 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 515 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 574 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 575 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 634 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I M I I I I I 
Sbjct: 635 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 694 



Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 695 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 754 



Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 755 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 814 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 815 tgtctctgggtatacatt 832 



n > qi 1 15419852 I gbl AF297624. 1 IAF297624 Hepatitis B virus isolate 80, complete genome 
Length =3200 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query : 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 155 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 214 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 215 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 274 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 275 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 334 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 335 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 394 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 395 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 454 

Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 455 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 514 

Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 515 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 574 



Query: 419 



aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 



478 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I .1 I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct : 575 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 634 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 635 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 694 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I j I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 695 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 754 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 
Sbjct: 755 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 814 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I M I I I I I I 
Sbjct: 815 tgtctctgggtatacatt 832 



□ > ai I 5818995 9 I qb I AY738822 . 1 1 Hepatitis B virus strain Rio HBsAg (S) gene, complete cds 
Length =681 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

. I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1.1 I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 1 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 60 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 61 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 120 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 121 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 180 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 181 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 240 

Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 241 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 300 



Query: 299 



caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



Sbjct: 



301 



caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 



360 



Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 361 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 420 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I 1 .1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 421 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 480 

Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 481 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 540 

Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I M I I M I I I I I I I I I I I I I I M I 
Sb j ct : 541 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 600 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 601 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 660 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 661 tgtctctgggtatacatt 678 



□> qi| 2289173 jqb|U87725.1|HBU87725 Hepatitis B virus A24 middle S protein (preS2/S) gem 
Length = 846 

Score = 1304 bits (658), Expect =0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 166 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 225 

Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 226 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 285 

Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 286 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 345 



Query: 
Sbjct: 



180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
346 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 



238 



405 



Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 406 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 465 



Query : 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 
I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 466 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 



358 



525 



Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 526 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 585 

Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I n I II I I I II II I I I I I II II I I I II I I I I I III I I I II II I 
Sbjct: 586 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 645 



Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I II II I I I I I I I II I I I I I I II M I I I I II I I I I I II II I I I I I II I I I I II II 
Sbjct: 646 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 705 



Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 706 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 765 

Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I II I I I I I I I I I I I I I II II II I I 
Sbjct: 766 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 825 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

M I I II I I I I II I II I II 
Sbjct: 826 tgtctctgggtatacatt 843 



□ > qi I 292401 1 qb I L13994 . 1 1 HUMPRECX 
Length = 3221 



Hepatitis B virus preS and preC mRNA, complete cds 



Score = 1304 bits (658), Expect = 0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I II I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I II I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 157 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 216 



Query: 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I II II I I II I I I II I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 217 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 276 



Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 277 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 336 

Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 337 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 396 



Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 397 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattalf 456 



Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 457 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 



358 



516 



Query: 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 517 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 576 



Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 478 

I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 
Sbjct: 577 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 636 



Query : 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 r 

Sbjct: 637 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 696 



Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 697 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 756 



Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 757 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 



658 



816 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 817 tgtctctgggtatacatt 834 



□ > qi I 2653706 i qb{U91820. II HBU91820 
complete cds 
Length = 681 



Hepatitis B virus isolate 2231NIC Nicaragua, small S 



Score = 1304 bits (658), Expect = 0.0 
Identities = 675/678 (99%), Gaps = 2/678 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query : 1 atggagaacatcacatcaggattc-taggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 59 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1 atggagaacatcacatcaggattcctaggacccctgctcgtgttacaggcggggtttttc 60 



Query : 60 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 119 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 61 ttgttgacaagaatcctcacaataccgcagagtctagactcgtggtggacttctctcaat 120 



Query: 120 tttctagggggatctcccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 179 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 121 tttctagggggatcacccgtgtgtcttggccaaaattcgcagtccccaacctccaatcac 180 



Query: 180 tcaccaac-tcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 181 tcaccaacctcctgtcctccaatttgtcctggttatcgctggatgtgtctgcggcgtttt 240 



Query: 239 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 298 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 241 atcatattcctcttcatcctgctgctatgcctcatcttcttattggttcttctggattat 300 



Query: 299 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 358 

I I I I I I If I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 301 caaggtatgttgcccgtttgtcctctaattccaggatcaacaacaaccagtacgggacca 360 



Query : 359 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 361 tgcaaaacctgcacgactcctgctcaaggcaactctatgtttccctcatgttgctgtaca 420 



Query: 419 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 47 8 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct : 421 aaacctacggatggaaattgcacctgtattcccatcccatcgtcctgggctttcgcaaaa 480 



Query: 479 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 538 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 481 tacctatgggagtgggcctcagtccgtttctcttggctcagtttactagtgccatttgtt 540 



Query: 539 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 541 cagtggttcgtagggctttcccccactgtttggctttcagctatatggatgatgtggtat 600 



Query: 599 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 601 tgggggccaagtctgtacagcatcgtgagtccctttataccgctgttaccaattttcttt 660 



Query: 659 tgtctctgggtatacatt 676 

I I I I I I I I I I I I I I M I I 
Sbjct: 661 tgtctctgggtatacatt 678 



